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GenCore version 5.1.9 
Copyright (c) 1993 - 2007. Biocceleration Ltd. 



OM nucleic - nucleic search, using sw model 
Run on: January 12, 2007, 18:43:29 



; Search time 1280 Seconds 

(without alignments) 

10834.220 Million cell updates/sec 



Title: 

Perfect score: 
Sequence : 



US-10-527-100A-1 
1989 

1 ggcacgagggcgtcacgggc . 



. ttaaaaaaaaaaaaaaaaaa 1989 



Scoring table: I DENT I T Y_NUC 

Gapop 10.0 , Gapext 1.0 



Searched: 



. 5244920 seqs, 3486124231 residues 



Total number of hits satisfying chosen parameters: 

Minimum DB seq length: 0 

Maximum DB seq length: 2000000000 

Post-processing: Minimum Match 0% 

Maximum Match 100% 
Listing first 45 summaries 



10489840 



Database 



N_Geneseq_8 : * 

1: geneseqnl980s : * 

2 : geneseqnl990s : * 

3 : geneseqn2000s : * 

4: geneseqn2001as : * 

5 : geneseqn2001bs : * 

6: geneseqn2002as : * 

7: geneseqn2002bs : * 

8: geneseqn2003as : * 

9 : geneseqn2003bs : * 

10 : geneseqn2003cs : * 

11 : geneseqn2003ds :* 

12 : geneseqn2004as : * 

13 : geneseqn2004bs : * 

14: geneseqn2005s : * 

15: geneseqn2006s:* 
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Pred. No. is the number of results predicted by chance to have a 
score greater than or equal to the score of the result being printed, 
and is derived by analysis of the total score distribution. 
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<! — St art Fragment — > RESULT 3 
ADI6167 5 

ID ADI61675 standard; cDNA; 2834 BP. 
XX 

AC ADI61675; 
XX 

DT 22-APR-2004 (first entry) 
XX 

DE Human cDNA downregulated in Alzheimer's disease, INCYTE 001697.5. 
XX 

KW Human; ss; Alzheimer's disease; differential display; neuroprotective; 

KW brain disorder. 

XX 

OS Homo sapiens. 
XX 

PN US6682888-B1. 
XX 

PD 27-JAN-2004. 
XX 

PF 05-MAY-2000; 2000US-00566921 . 
XX 

PR 05-MAY-2000; 2000US-0056692 1 . 
XX 

PA (INCY-) INCYTE CORP. 
XX 

PI Loring JF, Tingley DW, Edwards CM; 
XX 

DR WPI; 2004-118572/12. 
XX 

PT New composition comprising cDNAs that are differentially expressed in 

PT brain disorders, useful for diagnosing or treating Alzheimer's disease. 
XX 

PS Claim 1; SEQ ID NO 43; 223pp; English. 
XX 

CC The invention relates to a new composition comprising ADI61633- 

CC ADI61770and their complements that are cDNAs differentially expressed in 

CC brain disorders. Also included are a high throughput method for detecting 

CC differential expression of one or more cDNAs in a sample containing 

CC nucleic acids and a high throughput method for screening a library of 

CC molecules or compounds to identify a ligand that specifically binds a 

CC cDNA. The expression of the each of the cDNAs is downregulated at least 

CC two-fold in the brain of the subjects with Alzheimer's disease (ADI61633- 

CC ADI61727) or upregulated at least two fold in Alzheimer's disease 

CC (ADI61728-ADI61770) . The composition is useful- for diagnosing or treating 

CC Alzheimer's disease. The present sequence is a cDNA downregulated at 

CC least two-fold in the brain of the subjects with Alzheimer's disease. 

XX 

SQ Sequence 2834 BP; 708 A; 759 C; 763 G; 604 T; 0 U; 0 Other; 

Query Match 99.2%; Score 1973.4; DB 12; Length 2834; 
Best Local Similarity 99.9%; Pred. No. 0; 

Matches 1974; Conservative 0; Mismatches 1; Indels 0; Gaps 0; 

Qy 10 GCGTCACGGGCGCCCGGCCCGTTAAAACGCTGCTGGCTGGAGCCACCTCCCTCCCTGCAG 69 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 519 GCGTCACGGGCGCCCGGCCCGTTAAAACGCTGCTGGCTGGAGCCACCTCCCTCCCTGCAG 578 

Qy 70 CCCGCAACGGGAATGGAGTAAAGGGAGACCCGTCGACCTGGCCACGGGGATCAGCGATGG 129 

I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I i I ! I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 

Db 579 CCCGCAACGGGAATGGAGTAAAGGGAGACCCGTCGACCTGGCCACGGGGATCAGCGATGG 638 
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Qy 130 AATTAAAGCAATCTTTGTCCACCCATCTGGAAGCCGAGAAGCCTCTGAGGCGCTATGGGG 189 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 639 AATTAAAGCAATCTTTGTCCACCCATCTGGAAGCCGAGAAGCCTCTGAGGCGCTATGGGG 698 

Qy 190 CGGTGGAGGAGACGGCTTGGAAAACGGAGAGACTGGGGAGAAATCAGCTGGACATCATCT 24 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 699 CGGTGGAGGAGACGGCTTGGAAAACGGAGAGACTGGGGAGAAATCAGCTGGACATCATCT 758 

Qy 250 CCATGGCGGAGACAACCATGATGCCAGAGGAGATTGAGCTGGAGATGGCAAAAATTCAGC 309 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 759 CCATGGCGGAGAC7\ACCATGATGCCAGAGGAGATTGAGCTGGAGATGGCAAAAATTCAGC 818 

Qy 310 GTCTCCGGGAAGTCTTGGTCCGCCGGGAGTCTGAGCTCAGGTTCATGATGGATGACATCC 369 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 819 GTCTCCGGGAAGTCTTGGTCCGCCGGGAGTCTGAGCTCAGGTTCATGATGGATGACATCC 878 

Qy 370 AGCTCTGCAAGGACATCATGGACTTGAAGCAGGAGCTGCAGAACTTGGTCGCCATCCCAG 429 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 87 9 AGCTCTGCAAGGACATCATGGACTTGAAGCAGGAGCTGCAGAACTTGGTCGCCATCCCAG 938 

Qy 4 30 AAAAAG7VAAAAACCAAACTGCAGAAGCAGAGAGAGGATGAGCTAATCCAGAAGATCCACA 4 89 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 939 AAAAAGAAAAAACCAAACTGCAGAAGCAGAGAGAGGATGAGCTAATCCAGAAGATCCACA 998 

Qy 4 90 AACTGGTGCAGAAGAGAGACTTCCTGGTGGACGATGCGGAGGTCGAGCGGTTAAGGGAGC 54 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 999 AACTGGTGCAGAAGAGAGACTTCCTGGTGGACGATGCGGAGGTCGAGCGGTTAAGGGAGC 1058. 

Qy 550 AAGAAGAAGACAAGGAAATGGCTGATTTCCTGAGAATCAAGTTAAAACCTCTAGACAAAG 609 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1059 AAGAAGAAGACAAGGAAATGGCTGATTTCCTGAGAATCAAGTTAAAACCTCTAGACAAAG 1118 

Qy 610 TAACCAAATCTCCAGCCAGCTCCCGGGCAGAGAAGAAAGCAGAGCCCCCACCTAGCAAGC 669 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I'l I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I I I I 
Db 1119 TAACCAAATCTCCAGCCAGCTCCCGGGCAGAGAAGAAAGCAGAGCCCCCACCTAGCAAGC 117 8 

Qy 670 CCACGGTGGCCAAGACGGGGCTGGCACTGATCAAGGATTGTTGCGGGGCCACCCAGTGCA 729 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 117 9 CCACGGTGGCCAAGACGGGGCTGGCATTGATCAAGGATTGTTGCGGGGCCACCCAGTGCA 1238 

Qy 7 30 ACATCATGTAGCCCCCACGTGGGGTGCCCTGGGCCATGGGGACCCCCCCCCACCCTCTTG 78 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1239 ACATCATGTAGCCCCCACGTGGGGTGCCCTGGGCCATGGGGACCCCCCCCCACCCTCTTG 12 98 

Qy 7 90 TCTTTATAGCCCCCATTTCACCGGGGCCCAAGAGCTCTCCAAGGCAGAAGGGGTTGT^AGG 84 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 1 I I I I I I I 
Db 1299 TCTTTATAGCCCCCATTTCACCGGGGCCCAAGAGCTCTCCAAGGCAGAAGGGGTTGAAGG 1358 

Qy 850 CAAGCCCGTGACTGTCACCAGAGGCCATGGGCACGGCAGGCGGGCCTGGCCACCCTGTAC 909 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1359 CAAGCCCGTGACTGTCACCAGAGGCCATGGGCACGGCAGGCGGGCCTGGCCACCCTGTAC 1418 

Qy ' 910 AGAGTGTAGCAGTAGGGAGTCTCTCACCGTCGCATGGTCCTCCCCAGAGCATGCCGAACC 969 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 1419 AGAGTGTAGCAGTAGGGAGTCTCTCACCGTCGCATGGTCCTCCCCAGAGCATGCCGAACC 1478 

Qy 970 CAGGAGTCTGTCTCACTGTTTATCCAAACACCAGGAAAGGTCCTCCCTCAAAAAAGCATA 1029 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
Db 14 79 CAGGAGTCTGTCTCACTGTTTATCCAAACACCAGGAAAGGTCCTCCCTCAAAAAAGCATA 1538 

Qy 1030 TCTCCACTTCTCTCTAGCTGTATCTAACCCACCGTGTGAATGAACTGGGAGAGGGGCATG 1089 
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Qy 
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Qy 
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Qy 
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Qy 
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I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I |.| I I I I I I I I I I I I I I I I I 

1539 TCTCCACTTCTCTCTAGCTGTATCTAACCCACCGTGTGAATGAACTGGGAGAGGGGCATG 



1598 



1090 CTCCCCAGCTGTGTGTAGTCGTGACTTCTCAACAATCTAGCACCATGTCGGACACGTTCC 114 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1599 CTCCCCAGCTGTGTGTAGTCGTGACTTCTCAACAATCTAGCACCATGTCGGACACGTTCC 1658 

1150 CCATCCACCCTCCTAGCTCTGCTCTCAGAGCTAGGCACATGGGCACAGGTCCCCTCCCGT 1209 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1659 CCATCCACCCTCCTAGCTCTGCTCTCAGAGCTAGGCACATGGGCACAGGTCCCCTCCCGT 1718 

1210 CTGTCCTCTCCCAGCAACTGTGCCCTGGAGGGCTCCACATGGCCCCCGTGTCTCTCGGGC 12 69 

I I I I I I 1 I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1719 CTGTCCTCTCCCAGCAACTGTGCCCTGGAGGGCTCCACATGGCCCCCGTGTCTCTCGGGC 1778 

1270 ACCACCCATATAGCAGTCCCAGAGGGCCCATCTGTAAAGATCGAGCTTGTGTGTGGTGTC 132 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
177 9 ACCACCCATATAGCAGTCCCAGAGGGCCCATCTGTAAAGATCGAGCTTGTGTGTGGTGTC 1838 

1330 GTGGTCACATCTCCCGCTTCCCCCCATCCTGTGTCTGGGCACAGTTCACATCAGGACAGC 1389 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I i I I I I I I I I I I I 
1839 GTGGTCACATCTCCCGCTTCCCCCCATCCTGTGTCTGGGCACAGTTCACATCAGGACAGC 1898 

1390 GTCCATTGTGCTCTCAGTCTGCCTCAGGTGTGTGCCTGGAGGGGGCCTGGACTGGCATGG 14 49 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1899 GTCCATTGTGCTCTCAGTCTGCCTCAGGTGTGTGCCTGGAGGGGGCCTGGACTGGCATGG 1958 

14 50 ATCCAGTGTGCAGAAGAGCCAGCAGGGAACCGGAAGCTCTGATGTCAAGGCCAGAGCAGT 1509 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
1959 ATCCAGTGTGCAGAAGAGCCAGCAGGGAACCGGAAGCTCTGATGTCAAGGCCAGAGCAGT 2018 

1510 TGAGAATGGGACCCAGAGTAGATGCTGACCTGGGCACTCCACCATTCCGGGGCCACCACA 1569 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2019 TGAGAATGGGACCCAGAGTAGATGCTGACCTGGGCACTCCACCATTCCGGGGCCACCACA 2078 

1570 GAGATGCCAGCAGGATGCCACTTTGCCAGCCCGACACACGGACCTTTGTAAAGAACAGCA 1629 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
207 9 GAGATGCCAGCAGGATGCCACTTTGCCAGCCCGACACACGGACCTTTGTAAAGAACAGCA 2138 

1630 ACAGGCAGGAGAGGCAGCGTGTGACCAGATTGTGTCCCGTCATTGGGTGGCATATGTTAA 1689 

I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2139 ACAGGCAGGAGAGGCAGCGTGTGACCAGATTGTGTCCCGTCATTGGGTGGCATATGTTAA 2198 

1690* CTAGCTGCCAAACAACTTCAACGCGTGTAATTCATGTACATTTGCAACAGCCAGCCCGGT 174 9 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I II I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2199 CTAGCTGCCAAACAACTTCAACCCGTGTAATTCATGTACATTTGCAACAGCCAGCCCGGT 2258 

17 50 ACAGCCTGTGTGACTTCTCTGTATGTGTGTGTGTGTCGTGACCAGCCTAAGTAGTTAGCA 1809 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2259 ACAGCCTGTGTGACTTCTCTGTATGTGTGTGTGTGTCGTGACCAGCCTAAGTAGTTAGCA 2318 

1810 TAACTCAAGATGCTGATGTGCAGTCACCCATCAGAGAAAATAAAAATGGAAACCACGTTC 1869 

I I I I I I I I I.I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2319 TAACTCAAGATGCTGATGTGCAGTCACCCATCAGAGAAAATAAAAATGGAAACCACGTTC 2378 

1870 ACAGCATTTTAAAAGTTTTTACTTTTTTTCTTGATTATGGAAGTAATCCATGTACATAGT 1929 

I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
2379 ACAGCATTTTAAAAGTTTTTACTTTTTTTCTTGATTATGGAAGTAATCCATGTACATAGT 24 38 

1930 AAATCATTTTAAAAGTACAAAAAGTATGAAGAAGTTTGTCTTAAAAAAAAAAAAA 1984 
I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I I 
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Db 24 39 AAATCATTTTAAAAGTACAAAAAGTATGAAGAAGTTTGTCTTAAAAAAAAAAAAA 24 93 

< ! — EndFragment — > 
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